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we  found  that  3  of  them  (in which  2  keep  full  pedigree, whose most  recent  common  ancestor  is 
Nurgaci) shows very close relationship (1 – 2 steps of difference in 17 STR) and the haplotype is rare. 
We therefore conclude that this haplotype is the Y chromosome of the House of Aisin Gioro. Further 
tests  of  single  nucleotide  polymorphisms  (SNPs)  indicates  that  they  belong  to  Haplogroup 


















于爱新觉罗的现代家族（其中 3 家保留有完整家谱）男性的 Y 染色体短串联重复片段（STR）分
析，发现其中 3 家（其中 2 家有完整家谱，其最近共祖为清太祖努尔哈赤）的 Y 染色体 17  STR



















of  long  regions  of  Y  chromosome, we  can  discover  rare  and  recent mutations,  and  calculate  the 
divergence times by counting the number of SNPs, with a theoretical highest precision of ~100 years, 
i.e.  3  –  4  generations[1].  The mutation  rate  of  STRs  is  higher,  and  STR  recurrent mutations  occur 
frequently, therefore relatively late relationships can be traced by comparing STRs[2]. 
Since  the  surname  inheritance  as well  as genealogical  records  in most East Asian populations 
follow  the  paternal  lineage,  just  like  the  Y  chromosome, we  can  verify  the  precision  of  genealogy 
records using the Y chromosome.  In the  following cases, different types of Y chromosomes occur  in 
one  paternal  family:  illegitimate  son,  adoption  from  another  family,  and when  a  son  inherited  his 
mother’s  surname. Adoption  from  inside a paternal  family usually  cannot be  recognized  through Y 
chromosome. Also,  it commonly happens that a  family  traces  their genealogy  to an  irrelative  family 
with the same surname, in order to enhance their own prestige. 
Due to the uncertainty of father‐son relationship, technically, the Y chromosomal result of a man 
shows  only  the  haplotype  of  himself  rather  than  that  of  his  whole  paternal  family.  However, 
corresponding  results  of  two modern  individuals  that were  supposed  to  be  akin would  verify  the 
lineages from their most recent common ancestor to the both individuals, and the more tested results 
would make the conclusion more reliable. When the  lineage  is distant (more than 600 years, before 
the  migration  wave  in  early  Ming  Dynasty),  the  uncertainty  of  parentage  accumulates,  and  it  is 
common that each descendant family shows a different result. In that case, the result of ancient DNA 







Cáo Wèi Dynasty  (220 – 265 AD), belonging  to  the Haplogroup O2*‐M268. This conclusion was  first 
achieved  via  comparison  and  statistics  of  the  Y  chromosomes  of  descendants  recorded  in  the 
genealogy books, then verified using the DNA extracted from the remains of Cáo Dǐng (曹鼎), Cáo Cào 






overturned a  former  result of Haplogroup G, deduced  from a handkerchief  soaked with  Louis XVI’s 
blood.  Y  chromosome  of  Napoléon  Bonaparte  was  proved  to  be  member  of  Haplogroup 
E1b1b1c1‐M34 by testing his beard hair’s basis and sample from one of his present‐day relatives[10]. In 









expansion  should  be  an  event  recorded  in  history,  and  due  to  its  large  population,  the  only 
explanation  should be  the Y chromosome of Aisin Gioro, and  the most  recent common ancestor  is 
Giocangga (覺昌安), the grandfather of Nurgaci (努爾哈赤, commonly Nurhaci, 1559 – 1626, the first 
emperor of Later Jīn Dynasty). However, the authors did not pose any genealogical evidences. Besides, 









ancestor with Nurgaci,  i.e.  the descendants of his great‐grandfather Fuman  (福滿). Since 1636,  the 
descendants  of  Taksi  (塔克世,  father  of Nurgaci) were  nominated  as  “uksun”  (宗室,  “the  imperial 
house”),  while  the  peripheral  members  in  Aisin  Gioro  as  “gioro”  (覺羅),  which  has  a  different 
definition  to  the Gioro hala. After conquering  the whole China,  the descendants of Kangxi Emperor 
(1654 – 1722) were called “near uksun” (近支宗室) and the others “far uksun” (遠支宗室). 
In a statistics  in 1915,  there are 27,884 males of Aisin Gioro alive,  including 16,454 uksun and 
















朗), nephew of Nurgaci. A  further  testee  (Sample C)  from Beijing  claim  to be descendant of  “gioro 
  
Langkio”  (覺羅郎球), who  is  possibly  the  great‐grandson  of  Soocangga  (索長阿),  the  third  son  of 













SNP  Position (hg19) Mutation Forward primer  Reverse primer 
M217  15437333  A>C  ccagtatctccaaaatcctctcgta  cgtaagcatttgataaagctgctgt 
F1396  8746611  C>T  cacacccctcttgtgtcacagca acctgcctgtgtgcagtctttcta 
F3535  23768635  G>T  tcaccaggttgtatcctcacctgt agaaccacacagcctcatgagctg 
F3273/M504  21888793  T>C  cttttgataaaagtatcatgtgttcagt cacaatgtagttgaaaattgaagttgta
M546  19060966  C>A  ccttgtaaaagccaagctgccctt  ttaggttttacaatagtgatgctattct
M401  2745569  TG ins gctggtctcaaacttctgaccttg  gctggtctcaaacttctgaccttg 






to  them and among each other, which excludes  the possibility  that  they  share a common ancestor 
inside 500  years. By  searching published  literatures, we  found  two nearest  samples  that have  two 
steps  of  difference  with  Sample  A  –  one  is  a  Manchu  from  Xinbin  (新賓)  County  of  Liaoning 
















































































































































































































F3535,  and  F3273/M504 were  discovered  from  high‐throughput  sequencing  of  Y  chromosomes  of 
Mongolian  and Manchu  samples[19]; M401  and M546 were  found  in Mongolian  and many  related 
populations, especially the “star cluster”, which was suspected to be the clan of Genghis Khan, also 
belongs to the clade C3b2b1‐M401[18] ( Fig. 3); and F5483/SK1074 from Orochon and Daur samples[20]. 
The  samples A, B,  and  C  are  genotyped  as M217+,  F1396+,  F3535+,  F3273+, M546+, M401+,  and 
F5483‐ (“‐” for ancestral, and “+” for derived), i.e., belong to Haplogroup C3b2b1*‐M401(xF5483), the 








Although there  is  large confidence  interval for the divergence time estimated using Y‐STRs, and 
there is still debate about the STR mutation rate (from the “effective mutation rate” of 6.9×10‐4 in 25 
years,  i.e.  one  mutation  per  36,231  years[21],  to  the  father‐to‐son  mutation  rate  of  3×10‐3  per 
generation[22],  i.e. one mutation per 10,000 years), the calculated age can give a rough  image about 
the divergence time. Using the software NETWORK 4.6.1.2  (Fluxus) with a medium mutation rate of 









belongs  to Aisin Gioro. Xinbin County  in Liaoning  is  the  location of Hetu Ala  (赫圖阿拉) City where 
Nurgaci arose, and there can be certain amount of Aisin Gioro’s relatives (with divergence time of 500 
to thousands of years). However, we  found only one sample  (Ht188)  in 231 published Manchu data 
that is 2 steps of STR difference to Sample A, which means that the Aisin Gioro family is not frequent 












equal  to  that  in  biological  sense. Many  adoption  events  due  to  sonlessness were  recorded  in  the 
genealogy of Aisin Gioro; most of the adoption events were between closely related clans, however, 
































13 金光平,  金启孮,  乌拉熙春.  爱新觉罗氏三代满学论集.  远方出版社, 1996. 
14 鞠德源.  清朝皇族的多妻制度与人口问题.  满学研究, 1992, 1(1): 26‐54. 
15 愛新覺羅常林.  愛新覺羅宗譜.  学苑出版社, 1998. 
16 Bandelt H J, Forster P, Rohl A. Median‐joining networks for inferring intraspecific phylogenies. 
Mol Biol Evol, 1999, 16(1): 37‐48. 
17 He  J,  Guo  F.  Population  genetics  of  17  Y‐STR  loci  in  Chinese  Manchu  population  from 
Liaoning Province, Northeast China. Forensic Sci Int‐Gen, 2013, 7(3): E84‐E85. 
18 Di  Cristofaro  J,  Pennarun  E,  Mazieres  S,  et  al.  Afghan  Hindu  Kush:  Where  Eurasian 
Sub‐Continent Gene Flows Converge. PLoS One, 2013, 8(10):   





21 Zhivotovsky  L  A,  Underhill  P  A,  Cinnioğlu  C,  et  al.  The  effective  mutation  rate  at  Y 
chromosome short tandem repeats, with application to human population‐divergence time. 
Am J Hum Genet, 2004, 74(1): 50‐61. 
22 Heyer  E,  Puymirat  J,  Dieltjes  P,  et  al.  Estimating  Y  chromosome  specific  microsatellite 
mutation frequencies using deep rooting pedigrees. Human Molecular Genetics, 1997, 6(5): 
799‐803. 
 
